ゲノムプロファイリングは、犯罪現場で採取した生物試料の種の同定に適用できる方法である by 杵渕 貴子
論 文 内 容 の 要 旨 
 
                     論文提出者氏名 杵渕 貴子 
論 文 題 目 
The genome profiling method can be applied for species identification of biological 












今回我々は、Genome profiling (以下 GP) 法が法医学に導入可能かを検証した。GP 法とは






GP 法は主に①試料作成、②ランダム PR、③温度勾配ゲル電気泳動 (TGGE: Temperature 
gradient gel electrophoresis)、④クラスター解析の 4 つの工程からなる。 
まず今回の検証のための試料には、家の中や台所で見る身近な13種類の生物(哺乳類:ヒト、
イヌ、ネコ、ウシ、ラット、ブタ、ヒツジ、鳥類:ニワトリ、魚類:アジ、ヒラメ、マグロ、
サーモン、カンパチ)を用いた。頬粘膜あるいは筋肉組織を採取し、DNA を QIAamp DNA 
Mini Kit（QIAGEN）のプロトコールに従って抽出し、全ての試料で 4.0ng/μL の DNA 量
を使った。 
次に、各試料に既に報告されている 3 種類のランダムプライマーSP-1(pfm12)(5’-
AGAACGCGCCTG-3’ ), SP-2(pfm19)(5’–CAGGGCGCGCGTAC-3’), SP-3(hunt)(5’-
TGCTGCTGCTGC-3’)を用いて、それぞれ PCR 増幅を行った。また、解析の際の基準に
する Reference DNA 液 2 種類（Ref1, Ref2）を全ての溶液に加え、TGGE を行った。 








の spiddos pattern を作成した。 
そしてそれぞれの spiddos patternの類似度 (PaSS :the Pattern Similarity Scores)を求め、
Ward 法にて系統樹を作成した。 
その結果、SP1～3 の PaSS の平均値から作成した系統樹で、全ての生物で同種からなるク
ラスターが形成されていた。プライマー1 つだけではクラスター形成は不完全だった。 
今回の検証で生物種の正確な分類を行うにはランダムプライマーが 3 種必要だった。この
結果から、GP 法はランダムサンプリングの質と量を増やせば簡単で安価に生物種の正確な
分類を行えることが分かった。 
今後の課題としては、GP 法で種の分類を行うには分類が可能になる各々の種に特異的な
spiddos をあらかじめ特定しておく必要がある。 
このような課題はあるが、今回の検証から生物工学で種の分類に使用されている GP 法は
時間、労力、費用を節約できて犯罪捜査に有用な手法でありうると考える。 
